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Resumen 
En la judía común (Phaseolus vulgaris L.) el locus de faseolina (Phs) debe considerarse 
una herramienta de gran interés para investigar las bases moleculares de la variación 
cuantitativa y de la expresión génica en este locus, ya que las asociaciones entre el locus 
de  faseolina (Phs) y los QTLs para masa y longitud de semilla fueron consistentes en 
todos los cruzamientos estudiados, que representan la mayor parte de la variabilidad 
presente en los acervos genéticos de la judía. Por su parte, los polipéptidos b4/b5 y b6/b7, 
resultaron ser mejores candidatos que el locus P para estudiar la variabilidad del carácter 
masa de la semilla, ya que no presentan influencia ambiental, y mostraron asociaciones 
significativas con este carácter en todos los cruzamientos en los que presentaron 
variabilidad. 
 
INTRODUCCIÓN 
Las proteínas de reserva de la semilla constituyen productos económicamente 
importantes debido a su valor nutricional. Además de las faseolinas, que son las 
mayoritarias, en los cotiledones de la judía se han descrito el grupo de lectinas 
relacionadas (ARC, PHA,α-AI). Con la técnica de electroforesis también es posible 
detectar otros polipéptidos a los que no se les ha asignado un grupo específico pero que 
han sido incluidos como marcadores en la elaboración de mapas genéticos. Vallejos y 
Chase (1991) encontraron que, mientras el locus Phs estaba unido al locus P a 15,5 cM en 
el grupo de ligamiento B7, no estaba asociado al tamaño de semilla. Sin embargo, 
Koinange et al. (1996) y Johnson et al. (1996) encontraron una asociación entre el locus 
Phs y el tamaño de semilla.  
 
MATERIAL Y MÉTODOS 
El material segregante de este estudio se ha obtenido a partir de 16 cruzamientos, 
diez dentro del mismo acervo y seis entre los acervos Andino y Mesoamericano de judía. 
 Para la determinación del color se utilizó una escala binomial (0= blanco, 1= 
presencia de color). La separación de proteínas se realizó por métodos estándar (Brown et 
al., 1981) y en el análisis de los patrones electroforéticos de proteínas de semilla se 
tuvieron en cuenta las bandas más patentes, las cuales mostraron herencia monogénica. 
Dichas bandas se denominaron según su posición relativa en el gel (b4/b5, b6/b7, 
b9/b10), mientras que las proteínas mayoritarias, conocidas como faseolina y lectina, 
fueron nombradas como Pha y Lec, respectivamente. El análisis de la asociación entre 
caracteres cuantitativos y marcadores cualitativos se realizó mediante un análisis de 
varianza individual (PROC GLM) usando el programa SAS (SAS, 2000). Para establecer 
la existencia de diferencias significativas se llevó a cabo el test F, al que se le aplicó la 
corrección de Bonferroni.  
 
RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
El locus Phs explicó desde un 6,12 a un 24,56 % de la variación fenotípica de la 
masa de la semilla. Esta asociación se ha mantenido en el amplio rango de genotipos que 
forman las progenies segregantes de los cruzamientos realizados, mientras que el locus P, 
responsable de la pigmentación de la testa, explicó entre un 9,17-12,12% de la variación 
fenotípica de la masa de la semilla y sólo mostró una asociación en cuatro de los nueve 
cruzamientos en los que este carácter presentó variación, por lo que su ligamiento con el 
QTL no parece tan consistente como el que presentó el locus Phs. En cuanto al carácter 
longitud de semilla, el locus Phs explicó entre un 7,02 y un 48,02%, de su variación 
fenotípica, valores mayores que para masa de semilla, lo que implica que el QTL para 
longitud podría estar situado más cerca que el QTL para masa de semilla. El locus 
responsable de la pigmentación de la semilla (locus P) también apareció como un buen 
candidato de marcador ligado al carácter de longitud de semilla, explicando entre un 3,20-
22,04% de su variación. 
El polipéptido b6/b7 explicó un 7,21-21,12 % de la variación fenotípica de la masa 
de semilla y apareció asociado en todos los cruzamientos en los que presentó variabilidad. 
El otro polipéptido b4/b5 alcanzó valores muy altos de R2 en las generaciones derivadas 
de algún cruzamiento entre acervos y presentó un rango de 5,86-23,96 % de variabilidad 
fenotípica explicada. Por ello, estos dos marcadores, b6/b7 y b4/b5, podrían ser mejores 
candidatos que P para estudiar la variabilidad del carácter masa de la semilla, ya que no 
presentan la fuerte influencia ambiental a la que se ve sometida el carácter morfológico 
color de semilla. El polipéptido b6/b7 presentó un valor R2 desde 3,44-9,94%. Por lo que 
es también probable un QTL para grosor de semilla en el grupo de ligamiento B7, 
probablemente próximo a b6/b7. Las interacciones significativas entre los polipéptidos 
b4/b5, b6/b7 y b9/b10 indicaron que estos polipéptidos se encuentran en el grupo B7, 
próximos a Phs. Las lectinas (b11/b12/b13), fueron los marcadores que explicaron la 
mayor proporción de variación fenotípica del carácter anchura de semilla (4,12-15,87%), 
por lo que parece probable la existencia de un QTL para anchura de semilla en el grupo 
de ligamiento B4, probablemente próximo a las lectinas. 
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